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Y10601 5190 bp mRNA linear PRI 18-APR-2005 

Homo sapiens mRNA for ankyrin-like protein. 

Y10601 

Y10601.1 GI:4165268 

ANKTM1 gene; ankyrin; ankyrin-like protein. 
Homo sapiens (human) 
Homo sapiens 

Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi ; 
Mammalia; Eutheria; Euarchontoglires ; Primates; Haplorrhini; 
Catarrhini; Hominidae; Homo. 
1 

Jaquemar,D., Schenker,T. and Trueb,B. 

An ankyrin-like protein with transmembrane domains is specifically 
lost after oncogenic transformation of human fibroblasts 
J. Biol. Chem. 274 (11), 7325-7333 (1999) 
10066796 

2 

Trueb, B. 

Direct Submission 

Submitted ( 16-JAN-199 7 ) B. Trueb, Institute for Biomechanics, 

University of Bern, PO Box 30, CH- -3010 Bern, SWITZERLAND 

revised by [3] 

3 (bases 1 to 5190) 

Trueb, B. 

Direct Submission 

Submitted ( 1 8-JAN-1999 ) B. Trueb, Institute for Biomechanics, 

University of Bern, PO Box 30, CH 3010 Bern, SWITZERLAND 

On Jan 21, 1999 this sequence version replaced gi:3287187. 

Location /Qualifiers 

1. .5190 

/organism="Homo sapiens" 

/mol_type="mRNA" 

/db_xref="taxon:9606" 

/ chromosome=" 8 " 

/map="8ql3" 

/cell_line="IMR-90" 

/ cell_type="f ibroblast" 

/tissue_type="lung" 

/clone_lib="lambda gtll" 

/dev_stage="16 week embryo" 

1. .5190 

/ gene= " ANKTM1 " 

175. .3534 

/ gene="ANKTMl " 

/ codon_start=l 

/product=" ankyrin-like protein" 
/protein_id="CAA71610 . 1" 
/db_xref="GI: 32 87188" 
/db_xref="GDB: 9958036" 
/db_xref="GOA: 075762" 
/db_xref="HGNC: 497" 
/db_xref =" InterPro : IPR002 11 0 " 
/db_xref="InterPro:IPR005821" 



polyA_signal 



polyA_signal 



/db_xref="UniProtKB/Swiss-Prot: 075762" 

/ translation="MKCSLRKMWRPGEKKEPQGWYEDVPDDTEDFKESLKWFEGSA 

YGLQNFNKQKKLKTCDDMDTFFLHYAAAEGQIELMEKITRDSSLEVLHEMDDYGNTPL 

HCAVEKNQIESVKFLLSRGANPNLRNFNMMAPLHIAVQGMNNEVMKVLLEHRTIDVNL 

EGENGNTAVIIACTTNNSEALQILLNKGAKPCKSNKWGCFPIHQAAFSGSKECMEIIL 

RFGEEHGYSRQLHINFMNNGKATPLHLAVQNGDLEMIKMCLDNGAQIDPVEKGRCTAI 

HFAATQGATEIVKLMISSYSGSVDIVNTTDGCHETMLHRASLFDHHELADYLISVGAD 

INKIDSEGRSPLILATASASWNIVNLLLSKGAQVDIKDNFGRNFLHLTVQQPYGLKNL 

RPEFMQMQQIKELVMDEDNDGCTPLHYACRQGGPGSVNNLLGFNVSIHSKSKDKKSPL 

HFAASYGRINTCQRLLQDISDTRLLNEGDLHGMTPLHLAAKNGHDKWQLLLKKGALF 

LSDHNGWTALHHASMGGYTQTMKVILDTNLKCTDRLDEDGNTALHFAAREGHAKAVAL 

LLSHNADIVLNKQQASFLHLALHNKRKEWLTI IRSKRWDECLKIFSHNSPGNKCPIT 

EMIEYLPECMKVLLDFCMLHSTEDKSCRDYYIEYNFKYLQCPLEFTKKTPTQDVIYEP 

LTALNAMVQNNRIELLNHPVCKEYLLMKWLAYGFRAHMMNLGSYCLGLIPMTILWNI 

KPGMAFNSTGI INETSDHSEILDTTNSYLIKTCMILVFLSSIFGYCKEAGQIFQQKRN 

YFMDISNVLEWI IYTTGIIFVLPLFVEIPAHLQWQCGAIAVYFYWMNFLLYLQRFENC 

GIFIVMLEVILKTLLRSTWFIFLLLAFGLSFYILLNLQDPFSSPLLSI IQTFSMMLG 

DINYRESFLEPYLRNELAHPVLSFAQLVSFTIFVPIVLMNLLIGLAVGDIAEVQKHAS 

LKRIAMQVELHTSLEKKLPLWFLRKVDQKSTIVYPNKPRSGGMLFHIFCFLFCTGEIR 

QEIPNADKSLEMEILKQKYRLKDLTFLLEKQHELIKLI IQKMEIISETEDDDSHCSFQ 

DRFKKEQMEQRNSRWNTVLRAVKAKTHHLEP " 

4218. .4223 

/ gene="ANKTMl " 

4230 

/ gene="ANKTMl " 

/note="major" 

5170. .5175 

/ gene="ANKTMl " 

5190 

/ gene="ANKTMl " 
/note="minor" 
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US-10-539-377-2 (1-319) x Y10601 (1-5190) 

Qy 1 LeuAsnAlaMetValGlnAsnAsnArglleGluLeuLeuAsnHisProValCysLysGlu 2 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 2 23 0 CTCAACGCAATGGTACAAAATAACCGCATAGAGCTTCTCAATCATCCTGTGTGTAAAGAA 22 89 



21 TyrLeuLeuMetLysTrpLeuAlaTyrGlyPheArgAlaHisMetMetAsnLeuGlySer 4 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
229 0 TATTTACTCATGAAATGGTTGGCTTATGGATTTAGAGCTCATATGATGAATTTAGGATCT 23 49 



Qy 41 
Db 2350 



TyrCysLeuGlyLeuIleProMetThrlleLeuValValAsnlleLysProGlyMetAla 6 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TACTGTCTTGGTCTCATACCTATGACCATTCTCGTTGTCAATATAAAACCAGGAATGGCT 2 4 09 



61 PheAsnSerThrGlyllelleAsnGluThrSerAspHisSerGluIleLeuAspThrThr 8 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 410 TTCAACTCAACTGGCATCATCAATGAAACTAGTGATCATTCAGAAATACTAGATACCACG 2 469 

81 AsnSerTyrLeuIleLysThrCysMetlleLeuValPheLeuSerSerllePheGlyTyr 100 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 470 AATTCATATCTAATAAAAACTTGTATGATTTTAGTGTTTTTATCAAGTATATTTGGGTAT 2 52 9 

101 CysLysGluAlaGlyGlnllePheGlnGlnLysArgAsnTyrPheMetAspIleSerAsn 12 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 53 0 TGCAAAGAAGCGGGGCAAATTTTCCAACAGAAAAGGAATTATTTTATGGATATAAGCAAT 2589 

121 ValLeuGluTrpIlelleTyrThrThrGlyllellePheValLeuProLeuPheValGlu 140 
I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 59 0 GTTCTTGAATGGATTATCTACACGACGGGCATCATTTTTGTGCTGCCCTTGTTTGTTGAA 2 6 49 

141 IleProAlaHisLeuGlnTrpGlnCysGlyAlalleAlaValTyrPheTyrTrpMetAsn 16 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 65 0 ATACCAGCTCATCTGCAGTGGCAATGTGGAGCAATTGCTGTTTACTTCTATTGGATGAAT 2 7 09 

161 PheLeuLeuTyrLeuGlnArgPheGluAsnCysGlyllePhelleValMetLeuGluVal 180 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 710 TTCTTATTGTATCTTCAAAGATTTGAAAATTGTGGAATTTTTATTGTTATGTTGGAGGTA 2 769 

181 IleLeuLysThrLeuLeuArgSerThrValValPhellePheLeuLeuLeuAlaPheGly 200 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 770 ATTTTGAAAACTTTGTTGAGGTCTACAGTTGTATTTATCTTCCTTCTTCTGGCTTTTGGA 2829 

201 LeuSerPheTyrlleLeuLeuAsnLeuGlnAspProPheSerSerProLeuLeuSerlle 22 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 83 0 CTCAGCTTTTACATCCTCCTGAATTTACAGGATCCCTTCAGCTCTCCATTGCTTTCTATA 2889 

221 IleGlnThrPheSerMetMetLeuGlyAspIleAsnTyrArgGluSerPheLeuGluPro 2 40 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 89 0 ATCCAGACCTTCAGCATGATGCTAGGAGATATCAATTATCGAGAGTCCTTCCTAGAACCA 2 9 49 

2 41 TyrLeuArgAsnGluLeuAlaHisProValLeuSerPheAlaGlnLeuValSerPheThr 26 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

2 95 0 TATCTGAGAAATGAATTGGCACATCCAGTTCTGTCCTTTGCACAACTTGTTTCCTTCACA 3 0 09 

261 IlePheValProIleValLeuMetAsnLeuLeuIleGlyLeuAlaValGlyAspIleAla 280 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

3 010 ATATTTGTCCCAATTGTCCTCATGAATTTACTTATTGGTTTGGCAGTTGGCGACATTGCT 3 069 

281 GluValGlnLysHisAlaSerLeuLysArglleAlaMetGlnValGluLeuHisThrSer 300 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3 0 7 0 GAGGTCCAGAAACATGCATCATTGAAGAGGATAGCTATGCAGGTGGAACTTCATACCAGC 312 9 

301 LeuGluLysLysLeuProLeuTrpPheLeuArgLysValAspGlnLysSerThrlle 319 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
313 0 TTAGAGAAGAAGCTGCCACTTTGGTTTCTACGCAAAGTGGATCAGAAATCCACCATC 3186 



